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として報告がある (Suwabe et al. 2008)。しかし、LM と NGS を融合した解析は組織特
異的な網羅的解析として多くの報告はない。初めに、LM-NGS 解析法の有用性を明ら




とが明らかになった (図 2)。また、in-situ hybridaization では、得られた発現遺伝子リ
スト内のいくつかの遺伝子は乳頭細胞における遺伝子発現が確認された  (図 3)。
A.thaliana 乳頭細胞特異的発現遺伝子リストとこれまでに報告のある花器官全体のマ
イクロアレイ解析データの比較解析から 6,898 遺伝子 がこれまでに未検出であった乳
頭細胞発現遺伝子として取得することができた。さらに、6,898 遺伝子のうち 2,749 (約
40%) の遺伝子が 24,000 遺伝子が登録されている ATH1 genome array gene chip に含ま
れていなかった (図 4)。これらのことから、LM-RNA-seq これまでのアレイ解析では
検出することができなかった遺伝子群を得ることができ、fine scale の組織特異的遺伝
子発現解析の有用性が示唆された。 
次に、アブラナ科植物に属する、A.thaliana, A.halleri, B.rapa を材料に 3 種を用いた
乳頭細胞発現遺伝子の比較解析を行うことにより、乳頭細胞発現遺伝子群の構築と特
徴づけを行った。比較解析の結果、3 種で共通して発現している遺伝子は 12,311 種存
在し、A.thaliana, A.halleri, B.rapa それぞれで 64%, 71%そして 87%が共通して発現して
















て、花粉・乳頭細胞間の情報伝達に必要な S 遺伝子 (SRK, SP11)、及び認識以降の雌ず
い因子 ARC1、MLPK、THL が単離されたが、認識反応以降の分子メカニズムは明らか
になっていない (図 7)。本研究では、自家不和合性分子機構の解明を目指し、本研究
室で見出された自家和合性変異系統 2 系統 (TSC4, TSC28) の遺伝学的解析及び、
TSC28 系統において詳細な遺伝解析を行った (図 8)。また、これまでに報告のある既
知 SI 関連因子 (SRK, SP11, MLPK, ARC1, THL) の染色体上の座乗位置を明らかにした。
遺伝解析の結果から TSC4, TSC28の原因遺伝子座は A3, A1染色体上にそれぞれ座乗す
ることが明らかになり、これまでに同定された既知 SI 関連因子とは異なった位置に座












遺伝解析による結果から TSC28 の原因遺伝子は A01 染色体上の約 1.01Mb 領域内に座
上していると考えられた。LM-NGS 解析の結果から発現レベルで調査した場合、上記
領域内には、TSI3 及び TSC28 系統合わせて 55 遺伝子にまで絞り込むことができた。
これらの遺伝子において、TSC28 で発現が見られなかった、もしくは発現量が低下し
ていた遺伝子を探索したところ、それぞれ 9 遺伝子存在することを明らかにした  (図
10)。近年、植物生殖と病害応答性に関わる遺伝子が共通するとの報告があることから、
この報告をもとに候補遺伝子から病害応答性遺伝子の探索を行ったところ TSC28系統











































図 2. qRT-PCR による発現解析 
A. thaliana (上段), B. rapa (下段) における各遺伝子の乳頭細胞と葉の発現量比較。  









図 3. In-situ hybridaization による発現解析 
A.thaliana (上段)及び B.rapa (下段) から未受粉の柱頭を用いて切片を作成し、 in-situ 








図 4. A. thaliana 乳頭細胞発現遺伝子と Schimid et al. (2005)によるマイクロアレイ解析
データとの発現遺伝子比較 
Schimid et al. (2005) により報告のある(A) 雄ずい、葉器官、(B) 花器官全体における























図 5. アブラナ科植物における重複度解析 








































図 9. B.rapa 連鎖地図における既知 SI 関連遺伝子と SC 原因遺伝子の座乗位置 
B.rapa 全染色体における各因子を赤字で示す。青色領域とオレンジ色領域は、それぞ























図 10. SI 系統と SC 系統の乳頭細胞発現遺伝子の比較解析 
分母は乳頭細胞発現遺伝子総数に対する各系統及び共通遺伝子数。分子は、候補領域
内における各系統特異的、共通発現遺伝子数。  
 
 
